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 چکيده

عوام    مهمت رین   از، Geminiviridae، تی ره  Mastrevirusاز ج ن   ( Chickpea chlorotic dwarf virus, CpCDV)وس کوت ولگی س رزرد نخ ود    روی  

ل   رستان،     اس تان پ نج  از نمون ه نخ ود و ع دس ب ا نش انه زردی       218تع داد   1311-1311 ه ای لدر سا .باشد مینخود زردی عارضه ویروسی همراه با 

ه ای آل وده انج ام و از    ای از نمون ه انبررسی شدند. استخراج دی  PCRو  TBIAک  رمانشاه، زنج  ان، آذربایجان شرقی و غربی انتخاب و از طریق آزمون 

کیل و جف ت    6/2ندازه ح دود  قطعات با ا ، Xho Iآنزیم برشی  با استفاده از (RCA)تغلیظ و پ  از هضم آنزیمی محصول ( RCA) روش دایره غلطانطریق 

س ازی، تعی ین ت راد      و پ  از همسانه جفت بازی تکثیر 169قطعه  ،PCRو انجام  استفاده از جفت آغازگر اختصاصیباز روی ژل آگاروز مشاهده شد. با 

در هر پنج استان بود. بیشترین میزان آلودگی در میزبان نخود مشاهده شد. مقایس ه   CpCDVدهنده پراکنش ویروس  نشان PCRو  TBIAگردید. نتایج آزمون 

از کشورهای هند، پاکستان و یمن ب ود. آن الیز تر ارزانی نش انگر      Fو  A ،Dنشانگر بیشترین یکسانی با سویه  CpCDV های ایرانیتراد  قطعه ژنومی جدایه

های س ودان، عم ان، س وریه،    )جدایه Fسویه  ، ترارزانی( IIIهای سودان، مراکش، هند و پاکستان )گروه ایه)جد Dهای  های ایرانی با سویههم گروهی جدایه

 بود. ترارزانی ( Vهای تون ، مصر، سوریه و ت  رکیه )گروه  )جدایه  Aترارزانی( و سویه IVیمن و پاکستان )گروه 
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Abstract 

Chickpea chlorotic dwarf virus (CpCDV, genus Mastrevirus, family Geminiviridae) is one of the most important viral agents which 

associated with yellowing symptom in the chickpea fields. During the surveys, 2015-2016, 248 chickpea and lentil plant samples showing 

yellowing symptom were collected from five provinces: Lorestan, Kermanshah, Zanjan, East and West Azarbaijan, in Iran. The samples 

were tested to CpCDV infection, using TBIA and positive samples in TBIA were tested by PCR. Total DNA of positive samples were 

extracted and enriched using rolling-circle amplification (RCA). RCA products were restricted using Xho I enzyme and yielding products of 

~2.5-6 kb. These fragments were used for polymerase chain reaction (PCR), using specific primers for RepA protein of CpCDV. PCR 

amplicons with an expected size of ~960 bp were amplified, cloned and sequenced.TBIA and PCR results showed the presence of CpCDV 

infection in all surveyed provinces with the highest infection in chickpea plants. Nucleotide sequence comparisons showed that Iranian 

isolates shared the highest identity to strain A, D and F from India, Pakistan, and Yemen. Phylogenetic anlyses showed that Iranian CpCDV 

strains were grouped with Sudan, Morrocco, India, and Pakistan (strain D, group III), Sudan, Oman, Yemen, and Pakistan (starin F, 

GroupIV), and Tunesia, Egypt, Syria, and Turkey (strain A, group V). 
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  و پراکنش جغرافيایي ویروس کوتولگي سبزرد نخود در ایران مولکوليهاي ویژگيتعيين  :همكاران سنج و سخن  

 مقدمه

خاورمیانه، شمال آفریقا وشره قاره هند از تولید کنن دگان  

و ع دس   (Vicia faba)، ب اقلا  (Cicer arietinum)اص لی نخ ود   

(Lens culinaris) هستند. نخود (C. arietinum)     و لوبی ا  از پ 

 دارد. حروب ات  ب ین  در را اهمی ت  س وم  فرنگ ی رتر ه   نخ ود 

اس ترالیا و میانم ار   و  نخ ود  کنن ده  تولی د  بزرگترین هندوستان

های دوم و سوم تولید نخود را در دنی ا دارن د.   ترتیب( رتره )به

رتر ه   2912تن محصول نخود در سال  221182ایران با تولید 

 (. FAOSTAT, 2017نهم را در دنیا  به خود اختصاص داده است )

بیش ترین  بر مرنای آخرین آمارنام ه وزارت جه اد کش اورزی    

ه ای کرمانش اه،    اس تان ترتیب در  در ایران بهمیزان تولید نخود 

باشد  لرستان، آذربایجان غربی، کردستان و آذربایجان شرقی می

(Anonymous, 2017) .    وی  روس کوت  ولگی س  رزرد نخ  ود

(Chickpea chlorotic dwarf virus, CpCDV) عن وان یک ی از    به

مهم ترین عوام  کاهش میزان محصول نخود قادر ب ه ک اهش   

 Kanakala and)باش د   درص د م ی   11تا  21صول بین میزان مح

Kuria, 2019 ). وی   روس (CpCDV )   از اعض   ای ج   ن

 ول  دوق ه  ای در تی  ره وی  روس  (Mastrevirus) ماس  ترویروس

(Geminiviridae) ،  ه ا توس   زنج ره (Hemiptera, Cicadelidae)  از

 یاب د  انتق ال م ی   (Orosius orientalis and O. albicinctus)قری  

(Horn et al., 1994; Akhtar et al., 2011; Kumari et al., 2004)  .

میلادی مح دود ب ه ش ره ق اره      1111پراکنش ویروس تا سال 

ه ای بع د از بس یاری از من اطق دنی ا       هند ب ود ول ی در س ال   

س ویه    11خاورمیانه و آفریق ا گ زارش ش ده اس ت. ت اکنون      

 Kanakalaاس ت ) ( گزارش شده Sتا  A) ویروسمختلف از این 

and Kuria, 2019.) های مختلف ویروس   سویهCpCDV   ت اکنون

(، Lو  B ،C ،D ،F ،H) (، پاکس  تانDو  C) از کش  ورهای هن  د

(، Fو  A) (، س وریه Pو  C ،D ،E ،F ،H ،I ،K ،M ،N ،O) س ودان 

(، D) (، مراکشHو  A) (، تون A) (، ایرانA) (، مصرA) ترکیه

و  Q) (، بورکینافاس و Kو  F ،H ،I) اریت ره (، F) (، یمنF) عمان

R آفریقای جن وبی ،) (B و نیجری ه ) (S   گ زارش ش ده اس ت ) 

(Horn et al.,1994; 1995; Kraberger et al., 2013; 2015; 

Kumari et al., 2004; Makkouk et .al., 2002; Mumtaz et al., 

2011; Akhtar et al., 2013; Nahid et al., 2008; Ouattara et al., 

2017; Fiallo-Olive et al., 2017    وی روس کوت ولگی س رزرد .)

ه ای   تری نسرت به سایر گون ه  نخود دارای دامنه میزبانی وسیع

باش د. ای ن    ای م ی  ویروس آلوده کنن ده گیاه ان دول  ه    ماسترو

خ  انواده گی  اهی مختل  ف ش  ام     11 دروی  روس ت  اکنون  

Asteraceae ،Amaranthaceae ،Brassicaceae ،Cucurbitaceae ،

Caricaceae ،Chenopodiaceae ،Fabaceae ،Leguminosae ،

Malavaceae ،Pedaliaceae  وSolanaceae    ردیابی ش ده اس ت

(Kanakala and Kuria, 2019  ویروس کوتولگی سرزرد نخ ود .)

به سرعت در حال گس ترش ب ه من اطق جغرافی ایی جدی د و      

ای ک ه در   دید اس ت ب ه گون ه   های ج ایجاد آلودگی در میزبان

های اخیر گزارشات متعدد از آلودگی به ای ن وی روس در    سال

های مختلف از قری  ک دو )مص ر(، هندوان ه )ت ون (،      میزبان

فرنگ  ی، خی  ار، بامی  ه و اس  فناج   چغن  در قن  د )ایران(گوج  ه

 )پاکستان( و پاپایا )نیجریه و بورکینافاس و( بر ت ش ده اس ت    

(Zia-Ur-Rehman et al., 2017; Hamza et al., 2018; Fahmy et 

al., 2015;Farzadfar et al., 2008; Zaagueri et al.,. 2017; 

Ouattara et al., 2017     پ   از گ زارش وی روس کوت ولگی .)

، ژنوم تعدادی از  (Makkouk et al., 2002)سرزرد نخود از ایران 

ب رداری(  جدایه، بدون ذکر مح   نمون ه   1های مذکور )جدایه

 (GenBank, Acc. No. KC172653-61)طورکام  تعیین ت والی ش ده   هب

 ان   د تش   خیا داده ش   ده (A)ک   ه همگ   ی آنه   ا س   ویه 

(Kraberger et al., 2015). 

 

 روش بررسي

از برخ ی م زار     11-11زراع ی   در س ال  نمونه برداري:

) الشتر، نورآباد، خرم آباد، لرستانهای  استان و عدس در نخود

و کرمانش اه) روانس ر، کنگ اور،     فیروزآب اد، زاغ ه و بروج رد(   

هرس  ین، س  رارود، کرن  د و اس  لام آب  اد(، زنج  ان )قی  دار و  

آغاج( و آذربایج ان   آباد(، آذربایجان شرقی)هشترود و قره زرین

 218و تع داد  ب  ازدی   د  غربی)ارومیه، سرو، نقده و مهاب اد(،  
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 ه ب  ه آل  ودگیش  ریکوت  ولگی  و ه  ای زردی ب  ا نش  انهنمون  ه 

و پ   آوری جمع (1به ویروس کوتولگی سرزرد نخود )شک  

آنه ا   آوری ، مح   و ت اریخ جم ع   ه ر نمون ه  های  نشانهبرت از 

و در ش رای    منتق   روی یخ ب ه آزمایش گاه    برت و (1)جدول 

ه ای مربوط ه     تا هنگام انجام آزمایش سیلسیوسدرجه  1دمایی 

 نگهداری شد.

( با Polymerase Chain Reaction) پليمرازاي  واکنش زنجيره

نت ایج   استفاده از دي.ان.اي تغلیي  شیده اختصا یي وییروس:    

دی.ان.ای تغل یظ ش ده   ب ا اس تفاده از    PCRدس ت آم ده از    به

چنین جفت آغ ازگر   ( و همRCA product) اختصاصی ویروس

( برای تکثی ر  2)جدول  اختصاصی طراحی شده در این تحقیق

وی روس کوت ولگی    Rep A تولید کننده پ روتیین بخشی از ژن 

( bpجفت باز ) 169ای درحدود  با اندازه  قطعات ،سرزرد نخود

بود  CpCDVیروس  های ایرانی و جدایه نشانگرشد که   ریتکث

 (.3)شک  

 

 
 

 نخود علایم زردی و کوتولگی مشاهده شده در مزرعه( A) -1شکل

(B )در میزبان عدس علانم زردی و کوتولگی 

(Cعلایم قرمزی حاشیه برگ در میزبان نخود ). 
Fig. 1. Yellowing and stunting symptoms in chickpea field (A). 

Yellowing and stunting symptoms in lentil plant (B).  

Reddening symptoms in chickpea plant (C). 

 
 

ای تغلیظ شده به روش دایره غلطان و اندینقوش الکتروفورزی  -2شکل

 اندازه به. قطعاتی XhoI آنزیم برشیبا  RCAواکنش هضم آنزیمی محصول 

kb  6/2  در هر راهک مشاهده می شود. نام میزبان و جدایه در بالای هر

 .DNA ladder mix (SMOBio, 1 Kb): نشانگر راهک نشان داده شده است.
Fig. 2. Electrophoresis pattern of RCA products and digestion using 

XhoI restriction enzyme of Iranian CpCDV isolates. Name of the 

host and isolate showed at the top of the each lane, respectively. 

Marker: DNA ladder (SMOBio, 1 Kb). 
 

تاکنون از  GenBank ،CpCDVبراساس اطلاعات موجود در 

کشورهای ایران، مصر، ترکیه، سوریه، تون ، پاکستان، آفریقای 

جنوبی، هند، سودان، مراکش، عمان، اریتریا، یمن، بورکینافاسو و 

نیجریه گزارش و تعیین توالی شده است. با توجه به این 

این ویروس از میزبان  Aاطلاعات، در ایران تاکنون تنها سویه 

(. تکثیر و Kraberger, et al., 2013است ) نخود تعیین تراد  شده

های ایرانی مورد مطالعه در این تحقیق و تعیین توالی جدایه

نشانگر  GenBankهای موجود در بانک ژن  مقایسه آن با توالی

در ایران بود  Aعلاوه بر سویه  Fو  Dهای   احتمال وجود سویه

 (. 3)جدول 
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جفت بازی تکثیر شده از ژن  169نقوش الکتروفورزی قطعات  -8شکل

Rep A های ایرانی  جدایهCpCDV  جفت آغازگر اختصاصی با استفاده از

. نام میزبان و جدایه در بالای هر راهک نشان طراحی شده در این تحقیق

 .DNA ladder (SMOBio, 1 Kb): نشانگر داده شده است.

Fig. 3. Electrophoresis pattern of 960 bp amplified fragments of 

RepA gene of Iranian CpCDV isolates using specific primers 

designed in this study, name of the amplified fragments, host, and 

isolate showed at the top of the each lane, respectively. Marker: 

DNA ladder (SMOBio, 1 Kb). 

 

هیاي ایرانیي   آناليز تبارزایي و موقعيت تاکسیونوميکي جداییه  

جدایه ایرانی  11نوکلیوتیدی  تراد  کوتولگي زرد نخود:ویروس 

ش مارهای   دست آمده در ای ن تحقی ق در بان ک ژن ب ا رس     به

MN013175  ت  اMN013185    بر  ت گردی  د. اس  ترین، منطق  ه

شمارهای هر جدای ه ب ه تفکی ک در     جغرافیایی، میزبان و رس

آمده است. مقایسه تراد  نوکلیوتیدی و آمینواسیدی  3جدول 

 GENBANKه ای بر ت ش ده در    ها با سایر ت راد   جدایه این

)یک جدایه از هر کشور و از هر سویه برت شده در بانک ژن( 

  NCBIدر  NBLAST( با استفاده از موتور جس تجوگر  1)جدول

درصد  81-11انجام پذیرفت. نتایج نشان دهنده میزان یکسانی

درص د یکس انی در ت راد      61-11در تراد  نوکلیوتیدی و 

های برت ش ده در   های ایرانی با سایر جدایه آمینواسیدی جدایه

های مختلف ویروس کوتولگی سرزرد نخ ود    بانک ژن از سویه

-Cهای  دست آمده بیانگر بیشترین یکسانی جدایه بود. نتایج به

LOR13 ،C-KER13 ،C-AZW5 ،C-AZW25 ،C-AZW33  ب     ا

چه ار   ، وDبا سویه  C-ZAN40 ،L-ZAN41، دو جدایه Aسویه 

 Fبا سویه  C-AZE8و  C-KER84  ،C-KER94 ،L-ZAN35جدایه

 (.1ویروس بود )جدول 

 11های ایرانی در ای ن تحقی ق ب ه می زان      جدایه Aسویه 

درص  د در ت  راد  11-18درص  د در ت  راد  نوکلیوتی  دی و 

ه ای بر ت ش ده از ای ن س ویه در       آمینواسیدی با سایر جدایه

کشورهای مصر، ترکیه، سوریه، تون  و ای ران یکس انی داش تند.    

، C-Lor13 ،C-Ker13ه ای   همچنین بیشترین میزان یکسانی جدای ه 

C-AzW5 ،C-AzW25 ،C-AzW33   در ت    راد  نوکلیوتی    دی و

و   KR014247درص  د( ب  ا دو جدای  ه ایران  ی ) 11آمینواس  یدی )

Acc.No. KC172660   ها، ( ب  ود و در مقایس  ه ب  ا س  ایر کش  ور

نوکلیوتی دی و   های ایرانی دارای بیشترین می زان یکس انی   جدایه

ترتی ب( ب ا جدای ه     درصد به 11-18درصد و 11آمینواسیدی )

 ..(1( بودند )جدول Acc. No. KC172662کشور ترکیه )

-11می زان   ( بهL-Zan41و C-Zan40 ایرانی )  دو جدایه Dسویه 

ت  راد  درص  د در  12درص  د در ت  راد  نوکلیوتی  دی و 12

ه ای بر ت ش ده از ای ن س ویه در       آمینواسیدی با سایر جدایه

کشورهای پاکستان، هند، سودان و مراکش یکسان بودند. نتایج 

ه ای   همچنین بیانگر کمترین میزان یکسانی نوکلیوتیدی جدایه

( Acc. No. KM229787ایران  ی ب  ا جدای  ه کش  ور س  ودان )  

اکستان، هند و های کشورهای پ درصد( در مقایسه با جدایه12)

 درص  د یکس  انی در ت  راد  نوکلیوتی  دی( ب  ود 11م  راکش )

 .(1)جدول 
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های  ( با تعدادی از تراد CpCDVهای ویروس کوتولگی زرد نخود ) جدایه RepAبخشی از ژن  نوکلیوتیدی تراد  تطابق از حاص   دندروگرام -4شکل 

ها  دهند. شاخه تکرار را نشان می 199در میان   Bootstrapها درصد ارزش  . اعداد کنار شاخهMEGA6نوکلیوتیدی برت شده از این ویروس با استفاده از نرم افزار 

 ( استفاده شد.outgroupبه عنوان ویروس خارج از گروه ) Maize streak virusحذ  گردیدند. از ویروس  21پایین تر از  Bootstrapبا درصد ارزش 

Fig. 4. Phylogenetic tree obtained from the alignment of nucleotide sequences (RepA) of chickpea chlorotic dwarf virus (CpCDV) isolates and 

other isolate of this virus using MEGA6 program .Numbers on the branches indicate bootstrap percentage. Branches with <75 % bootstrap value were 

collapsed. In Phylogenetic analysis Maize streak virus (MSV) were used as outgroup 

group I (strains H, P, 

I, G,J) 

group II (strain B) 

group IV (strain F) 

group V (strain A) 

group VI (strains 

K,E,S,Q,M,R) 

group III (strains 

C,O,L,D) 



  و پراکنش جغرافيایي ویروس کوتولگي سبزرد نخود در ایران مولکوليهاي ویژگيتعيين  :همكاران سنج و سخن  

 های جمع آوری شده از برای نمونه TBIAبا استفاده از آزمون سرولوژیکی CpCDVبررسی آلودگی ویروس کوتولگی زرد نخود  -1جدول

 های لرستان، کرمانشاه، زنجان، آذربایجان شرقی و غربی استان
Table 1. Incidence of CpCDV obtained by TIBA serological test for chickpea and lentil samples collected from Lorestan, 

Kermanshah, Zanjan, East and West Azerbaijan provinces. 

Province Region 

Host Selectedsamples 

(Total) 
Infected samples 

(Total) Chickpea Lentil 
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Lorestan 

Nourabad 11 3 6 1 17 4 
Alashtar 11 2 - - 11 2 

Khorramabad 10 1 2 0 12 1 
Firouzabad 12 3 - - 12 3 

Zagheh 13 0 - - 13 0 
Boroujerd 13 1 - - 13 1 

Total 6 70 10 8 1 78 11 

Kermanshah 

Ravansar 18 8 - - 18 8 
Kangavar 12 5 4 1 16 6 

Hersin 12 4 - - 12 4 
Sararoud 13 2 2 0 15 2 
Kerend 10 2 - - 10 2 

Eslamabad 15 2 - - 15 2 
Total 6 80 23 6 1 86 24 

 Zanjan 
Zarrinabad 8 2 5 1 13 3 
Gheydar 10 2 9 2 19 4 

Total 2 18 4 14 3 32 7 

 East Azarbaijan 
Hashtroud 7 2 4 0 11 2 

Ghareh-Aghaj 5 1 - - 5 1 
Total 2 12 3 4 0 16 3 

West Azarbaijan 

Oroumiyeh 11 3 - - 11 3 
Seru 6 1 - - 6 1 

Mahabad 9 3 - - 9 3 
Naghadeh 10 5 - - 10 5 

Total 4 36 12 - - 36 12 

 
 .تحقیق برای ردیابی ویروس کوتولگی سرزرد نخود این در مورد استفادهآغازگرهای  مشخصات -2جدول

Table 2. Characteristics of primers used in this study for detection of CpCDV. 

Nucleotide position Size (bp) Sequence Primer 

1305-1324 

2241-2260 
~960 

5’-GAGAGGCACGTTCAGTGACT-3’ 

5’-TGAGCTTCATCAAGATGGCA-3’ 
CDV-s2710 

CDV-as710 

 
 .های ایرانی ویروس کوتولگی سرزرد نخود تعیین تراد  شده در این تحقیق مشخصات جدایه -8جدول

Table 3. Characteristics of Iranian isolates of CpCDV, which were sequenced in this study 

Accssesion 

number 

Similar to 

strain 
Region Host Isolate name 

MN013179 A Lorestan- Firouz abad C.arietinum C-Lor13 

MN013178 A Kermanshah- Kangavar C.arietinum C-Ker13 

MN013184 F Kermanshah- Ravansar C.arietinum C-Ker84 

MN013185 F Kermanshah- Hersin C.arietinum C-Ker94 

MN013183 F Zanjan- Zarin abad L.culinaris L-Zan35 
MN013180 D Zanjan- Gheydar C.arietinum C-Zan40 
MN013181 D Zanjan- Gheydar L.culinaris L-Zan41 
MN013182 F East Azarbaijan- Hashtroud C.arietinum C-AzE8 

MN013175 A West Azarbaijan- Mahabad C.arietinum C-AzW5 

MN013176 A West Azarbaijan- Naghadeh C.arietinum C-AzW25 

MN013177 A West Azarbaijan- Orumiyeh C.arietinum C-AzW33 
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 .nBlastبا استفاده از موتور جست و جوگر  CpCDVهای ایرانی ویروس  درصد یکسانی با جدایه و مورد استفاده در آنالیز ترارزایی های مشخصات جدایه -4جدول
Table 4. Characteristics of Isolates used phylogenetic analyses and percentage of sequence identity with CpCDV Iranian isolates using nBlast. 

 Iranian CpCDV isolates 
CpCDV isolates 

C-AzE8 L-Zan35 C-Ker94 C-Ker84 L-Zan41 C-Zan40 C-AzW33 C-AzW25 C-AzW5 C-Ker13 C-Lor13 

aa nt aa nt aa nt aa nt aa nt aa nt aa nt aa nt aa nt aa nt aa nt Strain Country Acc.number 
83 93 83 93 82 93 82 93 75 89 75 89 99 99 99 99 99 99 99 99 99 99 A Iran KR014247 
83 93 83 93 83 93 83 93 78 89 78 89 99 99 99 99 99 99 99 99 99 99 A Iran KC172660 

83 93 83 94 83 93 83 93 75 89 75 89 98 99 98 99 98 99 98 99 98 99 A Egypt KF692356 
83 93 83 93 82 93 82 93 78 89 78 89 99 99 99 99 98 99 99 99 99 99 A Turkey KC172662 
83 93 83 94 82 93 82 93 75 90 75 90 99 99 99 99 98 99 98 99 99 99 A Syria FR687959 
83 93 83 93 83 93 83 93 75 89 75 89 98 99 98 99 98 99 98 99 98 99 A Tunisia KX580024 
82 92 83 93 83 92 82 92 78 90 78 90 74 90 74 90 73 89 73 89 76 90 B Pakistan AM849096 
82 93 83 94 83 94 82 93 78 90 78 90 74 90 73 90 73 90 73 90 76 

91 B 
South 

Africa DQ458791 

79 91 78 91 79 91 76 91 79 91 79 91 69 86 69 87 69 86 69 86 74 89 C Pakistan KP881605 
79 91 78 92 79 92 76 91 78 90 78 90 69 87 70 87 70 87 69 86 74 89 C India JF831148 
80 92 80 92 80 92 80 91 81 90 81 90 74 88 74 88 74 88 74 88 75 90 C Sudan KM229783 
78 91 80 92 79 92 79 92 97 99 97 99 73 89 74 89 74 89 74 89 77 90 D Pakistan LN865161 
79 92 80 92 80 92 79 92 97 99 97 99 72 89 73 89 73 89 73 89 76 90 D India KF632712 

80 91 81 91 81 91 80 91 97 97 97 97 77 88 78 89 77 88 77 88 78 90 D Sudan KM229787 
80 91 81 92 81 92 80 91 97 99 97 99 77 89 78 89 77 89 77 89 78 90 D Morocco KM229788 
77 91 78 91 78 91 78 91 75 90 75 90 71 88 71 88 71 88 71 88 73 89 E Sudan AM933135 
99 99 98 99 99 99 98 99 79 90 79 90 82 93 81 93 80 93 81 93 82 93 F Pakistan KC172666 
89 94 89 95 88 94 88 95 75 89 75 89 82 92 81 92 80 92 81 92 82 92 F Sudan KM229792 
90 94 91 95 90 94 90 95 73 89 73  89 83 92 82 92 82 92 82 92 83 92 F Oman KF111683 
99 99 98 99 99 99 99 99 79 90 79 90 82 93 82 93 81 93 81 93 83 93 F Yemen KC172673 
98 98 98 98 99 99 99 99 79 89 79 89 82 92 80 92 80 92 80 92 82 92 F Syria KC172667 
72 95 72 95 72 95 72 95 69 90 69 90 70 93 70 93 70 93 68 93 67 93 G Eritrea KC172675 

81 91 81 92 81 92 81 92 79 91 79 91 75 89 75 89 75 89 75 89 76 90 H Pakistan KM377669 

81 92 81 93 82 93 82 92 79 91 79 91 75 91 75 90 75 90 75 90 76 92 H Eritrea KC172676 
81 92 81 92 82 92 82 92 79 91 79 91 76 90 75 89 75 89 75 89 77 90 H Tunisia KT455052 

81 92 81 92 81 92 81 92 79 92 79 92 75 90 75 89 75 89 75 89 77 90 H Sudan KM229899 

83 91 83 91 83 92 83 92 77 90 77 90 74 89 74 89 74 88 74 88 76 90 I Eritrea KC172677 
83 92 83 93 83 93 83 93 79 90 79 90 75 90 75 90 75 90 75 90 77 91 I Sudan KM229900 

72 92 72 92 72 92 72 92 69 91 69 91 70 90 70 90 70 90 68 89 67 91 J Eritrea KC172678 

83 92 83 92 83 92 82 92 77 90 77 90 76 89 76 89 75 89 76 89 78 91 K Eritrea KC172682 
83 92 83 92 83 92 82 92 77 90 77 90 77 89 77 89 77 89 77 89 78 91 K Sudan KM229907 

75 90 75 90 75 90 73 90 74 89 74 89 68 86 68 86 68 86 68 86 72 88 L Pakistan HE956705 

66 85 66 86 66 86 66 86 66 86 66 86 64 85 64 85 64 85 64 84 65 85 M Sudan KM229909 
81 91 81 92 82 92 82 91 79 89 79 89 74 88 74 88 74 88 73 88 75 89 N Sudan KM229910 

80 91 80 91 80 92 79 91 81 90 81 90 74 88 74 88 74 88 74 88 76 89 O Sudan KM229911 
84 93 84 93 84 93 85 93 76 90 76 90 75 89 75 89 74 89 75 89 77 91 P Sudan KM229913 
72 88 73 88 72 88 73 88 69 86 69 86 71 87 71 87 71 87 71 87 73 

88 Q 
Burkina 

Faso KY047535 
67 86 67 86 67 86 66 86 68 87 68 87 64 86 64 86 64 86 64 86 67 86 

R 
Burkina 

Faso KY047533 
74 90 74 91 74 91 73 91 72 89 72 89 69 88 68 88 68 88 68 88 71 89 S Nigeria KY817246 
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-C-Ker84  ،C-Ker94 ،Lه  ای ایران  ی ) جدای  ه Fس  ویه 

Zan35  وC-AzE8 درص   د در ت   راد  11-11( ب   ه می   زان

آمینواس یدی ب ا س ایر    درصد در تراد  88-11نوکلیوتیدی و 

های برت ش ده از ای ن س ویه در کش ورهای پاکس تان،       جدایه

دهن ده   سودان، عمان، یمن و سوریه یکسان بودند. نتایج نش ان 

ه  ای ایران  ی در ت  راد    بیش  ترین می  زان یکس  انی جدای  ه  

درص د( ب ا    11-18و  11ترتیب  نوکلیوتیدی و آمینواسیدی )به

 .Acc( و یمن )Acc. No. KM229787جدایه کشورهای پاکستان )

No. KM229787 1( بود )جدول.) 

)ش ک    دندروگرام رسم شده حاص  از مطالع ات تر ارزایی  

های برت شده از نوزده س ویه وی روس    نشان داد که جدایه (1

گ روه   6کوتولگی س رزرد نخ ود در کش ورهای مختل ف، در     

ه ای بر ت ش ده از     ش ام  جدای ه   Iاصلی قرار گرفتند. گ روه  

های بر ت   شام  جدایه II، گروه  Jو  H ،N ،P ،I ،Gای  ه سویه

ه ای بر ت ش ده از     ش ام  جدای ه   III، گ روه  Bشده از سویه 

 IV ،Aدر گ روه   F  ویروس بود. سویه Dو  C ،O ،Lهای  سویه

قرار  VIدر گروه  Rو  K ،E ،S ،Q ،Mهای  و سویه Vدر گروه 

دهن  ده وج  ود  (. مطالع  ات تر  ارزایی نش  ان1گرفتن  د )ش  ک  

در زیر گروه  Dدر زیر گروه اول و سویه  Lو  C ،Oهای  سویه

 Dه ای بر ت ش ده از س ویه      دوم از گروه سوم بود. در جدایه

ه  ای  ه  ای ایران  ی زی  ر گروه  ی جداگان  ه از جدای  ه  جدای  ه

ترتی  ب  کش  ورهای هن  د، پاکس  تان، م  راکش و س  ودان )ب  ه  

KF632712 ،LN865161 ،KM229788  وAcc.No. KM229787 )

ه ای   تشکی  دادند. دندروگرام رسم شده نشان داد ک ه جدای ه  

ویروس به دو زیر گروه طرقه بندی شدند  Fبرت شده از سویه 

های ایرانی به همراه جدایه کشورهای سوریه، یمن و  که جدایه

 .Acc.Noو  KC172667 ،KC172673پاکس  تان )ب  ه ترتی  ب   

KC172666    در زیر گروه اول و جدای ه کش ورهای س ودان و )

( در زی ر  Acc.No. KF111683و   KM229792عمان )به ترتیب 

(. دن دروگرام رس م ش ده در    1ش ک   )گروه دوم قرار گرفتند 

بر ت ش ده از کش ور      ویروس نشان داد که دو جدایه Aسویه 

( Acc.No. KF692356( و مص ر ) Acc.No. KX580024ت ون  ) 

های ایران ی م ورد بررس ی در ای ن      در زیر گروه اول و جدایه

 .Acc.Noو KR014247تحقی  ق در کن  ار دو جدای  ه ایران  ی ) 

KC172660ه  ای بر  ت ش  ده از کش  ورهای ترکی  ه  ( و جدای  ه

(Acc.No. KC172662( و سوریه )Acc.No. FR687959 در زیر )

 (. 1گروه دوم از گروه پنجم قرار گرفتند )شک  

ها و آن الیز   بر مرنای نتایج به دست آمده از مقایسه تراد 

ه ای م ورد    در جدای ه  Dو  A ،Fترارزایی، از میان س ه س ویه   

بررسی، بیشترین و کمترین میزان تنو  ژنتیک ی ب ه ترتی ب در    

(. 1و ش ک    1ویروس مشاهده شد )جدول  Aو  Fهای  سویه

نی در دارای کمت رین می زان یکس ا     R و Mهمچنین دو سویه 

درص د و   81-86ترتیب  تراد  نوکلیوتیدی و آمینواسیدی )به

درصد 61-68درصد و  86-82و  Mدرصد برای سویه 66-61

( و 1های مورد بررسی ب وده )ج دول    ( با جدایهRبرای سویه 

ه ا   در آنالیز ترارزایی نیز با فاصله بیشتری نسرت به سایر سویه

 (. 1قرار گرفتند )شک  

حاسره فاص له ژنتیک ی در درون و ب ین    نتایج حاص  از م

جفت بازی تولید کنن ده   169  برای قطعه Dو  A  ،Fهای  سویه

 Mega6 (Tamura et نرم افزاربا استفاده از  Rep Aبخشی از ژن 

al., 2013     ه ا   ( بیانگر بالاتر ب ودن فاص له ژنتیک ی ب ین س ویه

و  A ،Fو  Fبین  191/9و  916/9، 921/9ها( )به ترتیب  )گروه

D ،A  وD  ه  ا  ( نس  رت ب  ه فاص  له ژنتیک  ی در درون س  ویه

ه ای   برای سویه 992/9و  991/9، 932/9ها( )به ترتیب  )گروه

F ،A  وDها ب ر   دهنده تفکیک و تمایز این گروه ( بود که نشان

باش د   بخش از ژنوم ویروس کوتولگی سرزرد نخود م ی مرنای این 

 (.1)جدول 

وی روس کوت ولگی س رزرد     که برای اولین ب ار  1113از سال 

(، Horn et al.,1993نخود از مزار  نخود در هندوستان شناسایی شد )

تاکنون در بسیاری از کشورهای آفریقایی و خاورمیانه گزارش 

عنوان یک تهدید بس یار ج دی ب رای     شده است و همچنان به

شود. این وی روس   ها به ویژه محصول نخود محسوب می لگوم

فاژ و گسترده در جهان، به س رعت در   به دلی  داشتن ناق  پلی

باش د. از   ه ا و من اطق مختل ف م ی     حال گس ترش در میزب ان  
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های جدید و وقو   های مخلوط، ظهور سویه که آلودگی آنجایی

 CpCDVه ای مختل ف وی روس     ها و سویه هنوترکیری بین گون

تواند طیف میزبانی این ویروس را افزایش داده و منجر ب ه   می

(، لذا Kanakala and Kuria, 2019های جدید گردد ) بروز اپیدمی

ه  ای وی  روس  ردی  ابی و تعی  ین خصوص  یات مولک  ولی س  ویه 

CpCDV .در جهت اتخاذ تدابیر مدیریتی مناسب ضروری است 

نتایج به دست آمده از این تحقی ق و ردی ابی   با توجه به 

با توجه به ای ن ناحی ه   ) CpCDVویروس  F و A ،Dسه سویه 

در مناطق عم ده کش ت نخ ود و ع دس در ای ران و      ژنومی( 

وجود گزارشات مرنی بر حض ور وی روس کوت ولگی س رزرد     

نخود در کشورهایی از قری  ترکیه، س وریه، پاکس تان، یم ن و    

های مختل ف وی روس در ب ین ای ن      سویه عمان احتمال انتقال

کشورها وجود دارد. از طر  دیگر با توجه به س ابقه ط ولانی   

های دیگر این ویروس در  کشت نخود در ایران و وجود سویه

ه ای بیش تری از وی روس     کشورهای همسایه، احتم الا س ویه  

ه ا   کوتولگی سرزرد نخود در ایران وجود دارد ک ه ردی ابی آن  

ت ر از من اطق بیش تر و     های گسترده برداری نمونهنیازمند انجام 

 باشد. تعیین تراد  ک  ژنوم ویروس می

 
  Rep Aجفت بازی تولید کننده بخشی از ژن  169  برای قطعه Dو  A  ،Fهای  محاسره فاصله ژنتیکی در درون و بین سویه -5جدول

 Mega6نرم افزار با استفاده از 
Table 5. Calculation of genetic distance within and between strains A, F, and D for the 960-bp sequence encoding partial of  

Rep A gene using the Mega6 software 

Mean Diversity in 

Entire Population 
Mean distance between group Mean distance within group 

Partial RepA gene 

(960 nt) 
A and D F and D F and A D A F 

0.065 0.101 0.096 0.075 0.007 0.004 0.037 

 
Refrences 

 

AKHTAR, K. P., AHMAD, M., SHAH, T. M., ATTA, B. M. 

2011. Transmission of Chickpea chlorotic dwarf 

virus in chickpea by the leafhopper Orosius 

albicinctus (Distant) in Pakistan. Plant Protect. 

Science, No. 47: 1–4. 

AKHTAR, S., KHAN, A. J., BRIDDON, R. W. 2013. A 

distinct strain of Chickpea chlorotic dwarf virus 

infecting  pepper in Oman. Plant Disease, No. 98: 

286-286. 
 

ANONYMOUS, 2017. Statistical annual report of Iranian 

agricultural crops. Ministry of Agriculture Jihad, NO. 

40(1): 53. 

FAHMY, I. F., TAHA, O., EL-ASHRY, A. N. 2015. First 

genome analysis and molecular characterization of  

Chickpea chlorotic dwarf virus Egyptian isolate 

infecting squash. Virus Diseases, No. 26: 33–41. 

FAOSTAT, 2014. Prunus production: National Agricultural 

statistics Service, USDA. 

FAO, 2014. FAOSTAT Database results from FAO website. 

Food and Agriculture Organization of the United 

Nations. 

FARZADFAR, S., POURRAHIM, R., GOLNARAGHI, A. 

R., AHOONMANESH, A. 2008. PCR detection and 

partial molecular characterization of Chickpea 

chlorotic dwarf virus in naturally infected sugar beet 

plants in Iran. Jouranl of Plant Pathology, No. 90: 

247-251. 

FIALLO-OLIVE, E., MOHAMMED, I. U., TURAKI, A. A., 

MUHAMMAD, A., NAVAS-CASTILLO, J. A. 

2017.Novel Strain of the mastrevirus Chickpea 

chlorotic dwarf virus infecting papaya in Nigeria. 

Plant Disease, No. 101: 1684. 

HAMZA, M., TAHIR, M. N., MUSTAFA, R., KAMAL, H., 

KHAN, M. Z., MANSOOR, S., BRODDON, R.W., 

AMIN, I. 2018. Identification of a dicot infecting 

mastrevirus along with alpha-and betasatellite associated 

with leaf curl disease of spinach (Spinacia oleracea) in 

Pakistan. Virus Research, No. 256: 174–182. 



  و پراکنش جغرافيایي ویروس کوتولگي سبزرد نخود در ایران مولکوليهاي ویژگيتعيين  :همكاران سنج و سخن  

HORN, N. M., REDDY, S. V., REDDY, D. V. R. 1994. 

Virus-vector relationships of Chickpea chlorotic 

dwarf geminivirus and the leafhopper Orosius 

orientalis (Hemiptera: Cicadellidae). Ann. Appl. 

Biol., No. 124:  441–450. 

HORN, N. M., REDDY, S. V., REDDY, D. V. R. 1995. 

Assessment of yield losses caused by Chickpea 

chlorotic dwarf geminivires in chickpea (Cicer 

arientinum) in India. European Journal of Plant 

Pathology, No. 101: 221-224. 

HORN, N. M., REDDY, S. V., ROBERTS, I. M., REDDY, 

D. V. R. 1993. Chickpea chlorotic dwarf virus, a new 

leafhopper-transmitted geminivirus of chickpea in 

India. Ann. Appl. Biol., No. 122: 467-479. 

HORN, N. M., REDDY, S. V., van den Huevel, J. F. J. M., 

and REDDY, D. V. R.  1996. Survey of chickpea 

(Cicer arietinum L.) for chickpea stunt disease and 

associated viruses in India and Pakistan. Plant 

Disease, NO.80: 286-290.  

KANAKALA, S., KURIA, P. 2019. Chickpea chlorotic 

dwarf virus: An Emerging Monopartite Dicot 

Infecting Mastrevirus. Viruses, No. 11(1): 5-20. 

KIMURA, M. 1980. A simple method for estimating 

evolutionary rate of base substitutions through 

comparative studies of nucleotide sequences. Journal 

of Molecular Evolution, No. 16:111-120. 

KRABERGER, S., HARKINS, G. W., KUMARI, S.G., 

THOMAS, J. E., SCHWINGHAMER, M. W., 

SHARMAN, M., COLLINGS, D. A., BRIDDON, 

R.W., MARTIN, D. P., VARSANI, A. 2013. 

Evidence that dicot-infecting mastreviruses are 

particularly prone to inter-species recombination and 

have likely been circulating in Australia for longer 

than in Africa and the Middle East. Virology, 

NO.444: 282-291. 

KRABERGER, S., KUMARI, S. G., HAMED, A. A., 

GRONENBORN, B., THOMAS, J. E., SHARMAN, 

M., HARKINS, G. W., MUHIRE, B. M., MARTIN, 

D. P., VARSANI, A. 2015. Molecular diversity of 

Chickpea chlorotic dwarf virus in Sudan: High rates 

of intra-species recombination – a driving force in the 

emergence of new strains. Infection, Genetics and 

Evolution, No. 29: 203-215. 

KUMARI, S. G., MAKKOUK, K. M., ATTAR, N., 

GHULAM, W. 2004. First report of Chickpea 

chlorotic dwarf virus infecting spring chickpea in 

Syria. Plant Disease, No. 88: 424. 

MAKKOUK, K. M., COMEAUE, A. 1994. Evaluation of 

various methods for the detection of Barley yellow 

dwarf luteovirus by the tissueblot immunoassay and 

its use for BYDV detection in cereals inoculated at 

different growth stages. Europian Journal of  Plant 

Pathololigy , No. 100: 71-80. 

MAKKOUK, K. M., FAZLALI, Y., KUMARI, S. G., and 

FARZADFAR, S. 2002. First record of Beet western 

yellows virus, Chickpea chlorotic dwarf virus, Faba 

bean necrotic yellows virus and Soybean dwarf virus 

infecting chickpea and lentil crops in Iran. Plant 

Pathology, No. 51: 387-387. 

MAKKOUK, K. M., KUMARI, S. G., SHAHRAEEN, N., 

FAZLALI, Y., FARZADFAR, S., GHOTBI, T., 

MANSOURI, A. R. 2002. Identification and seasonal 

variation of viral diseases of chickpea and lentil in 

Iran. Journal of Plant Diseases and Protection, No. 

110(2): 157–169. 

MUMTAZ, H., KUMARI, S. G., MANSOOR, S., MARTIN, 

D. P., BRIDDON, R.W. 2011. Analysis of the 

sequence of a dicot-infecting mastrevirus (Family 

Geminiviridae) originating from Syria. Viris Genes, 

No. 42: 422-428. 

NAHID, N., AMIN, I., MANSOOR, S., RYBICKI, E. P., 

VAN DER WALT, E., BRIDDON, R. W. 2008. Two 

dicot-infecting mastreviruses (family Geminiviridae) 

occur in Pakistan. Archive of Virology, No. 153: 

1441-1451. 

SAITOU, N., NEI, M., 1987. The neighbour-joining method: 

A new method for reconstructing phylogenetic trees. 

Molecular Biology and Evolution. No. 4: 406-425. 

TAMURA, K., STECHER, G., PETERSON, D., FILIPSKI, 

A., KUMAR, S., 2013. MEGA6: Molecular 

evolutionary genetics analysis version 6.0. Molecular 

Biology and Evolution. No. 30(12): 2725-2729. 

http://www.sciencedirect.com/science/journal/15671348
http://www.sciencedirect.com/science/journal/15671348


  1937، شهریور 1، شماره 78هاي گياهي: جلد     آفات و بيماري

OUATTARA, A., TIENDREBEOGO, F., LEFEUVRE, P., 

HOAREAU, M., CLAVERIE, S., TRAORE, E. V., 

BARRO, N., TRAORE, O., VARSANI, A., LETT, J. 

M. 2017. New strains of Chickpea chlorotic dwarf 

virus discovered on diseased papaya and tomato 

plants in Burkina Faso. Archive of Virology, No. 

162: 1791–1794. 

OWOR, B. E., SHEPHERD, D. N., TAYLOR, N. J., 

EDEMA, R., MONJANE, A. L., THOMSON, J. A., 

MARTIN, D. P., VARSANI, A. 2007. Successful 

application of FTA® Classic Card technology and 

use of bacteriophage φ29 DNA polymerase for large-

scale field sampling and cloning of complete maize 

streak virus genomes. Journal of Virological 

Methods, No. 140:  100–105. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

SHEPHERD, D. N., MARTIN, D. P., LEFEUVRE, P., 

MONJANE, A. L., OWOR, B. E., RYBICKI, E. P., 

VARSANI, A. 2008. A protocol for the rapid 

isolation of full geminivirus genomes from dried 

plant tissue. Journal of Virological Methods, No. 149: 

97–102. 

ZAAGUERI, T., MIOZZI, L., MNARI-HATTAB, M., 

NORIS, E., ACCOTTO, G. P., VAIRA, A. M. 2017. 

Deep sequencing data and infectivity assays indicate 

that Chickpea chlorotic dwarf virus is the etiological 

agent of the “hard fruit syndrome” of watermelon. 

Viruses, NO. 9: 311. 

ZIA-UR-REHMAN, M., HAMEED, U., ALI, C. A., 

HAIDER, M. S. 2017. First Report of Chickpea 

chlorotic dwarf virus infecting Okra in Pakistan. 

Plant Disease, No. 101: 1336. 

 


